
****

secondary structure
RCIX756_Umet_147920735 223 I L V H P F F WG M E L F L G A I L I L F V F I I A I A T L P @@6 V F V I G G V A A I F M P V I F L V I C WV S D - - - Y Y E R E P - F R F L I A M F M WG I L A T F I S F F L N T T L D L F G S L L @@5 A T L I T A V V V A P V V E E T A K G L G L L I V S G H H E
VspiD_010100013080_Vspi_171912114 229 I A E A N A A Q L R E L A N Q L N D Q G L A F K A T V V L E L @@3 S K A S A V S L A L F A A A I WY L I L V H S G - - - R L D P H R - WL R Y L L P L F A G V M S V M L L H WL Q I S L E Y A P V P N @@6 K Q M V H WV L Y V G M P E E A C K L L L F T L F L P V L T
RHOER0001_1359_Rery_229493574 28 R N V V F WI Y L WM C G F G L V K G WQ M F A P F A G Y F G @@1 A L L V A G I V G V I S A A V WT WWF R H I D - - - R Y E R Q P - V G L V V T G F I WG A T A A T F T I A V P A N G A V G S L Y S @@7 A Q D WH A G L S A P F V E E T A K G I G I V V L L A L A P
Vapar_3987_Vpar_239816957 26 Q R A A F WL L A A L I V N G L F Y T V N M F S I G F R V V P @@1 T A L L G I L V WG I Y T L L F L L V F R T L D - - - L L E Q H P - P E A F V L A F A WG G L G A V Y F A A P A N I A I Q S L C A K @@6 A A L WG A A V A G P V T E E F L K I A G V I L L V L V A R
M23134_01962_Mmar_124002122 197 N K A Y L A Q T D P D I L A Y M Y F S Q G K V L S Y V Q V R L @@3 T N T I A I I A S WL I T M V WL V Y L M R I K - - - C F A K P A - Y T L WL G C F V G A V L S T F L A F P L Y D Y Y - H L K L G F @@7 N D F L Y C I A A I G L I E E S V K F L P V I I I L WL F P
_Krac_298242689 251 L R WL L G T L G I S L L A I G A V I I L L F N T F F G V T V @@6 S L L L T L F I P L I P A G I V I WL V N V I D - - - R Y E R E P - WF L R L A A F L WG G I I A I P L A Q L S E G L V D A WI S S @@8 L R S L L Q G L N P G I T E E A L K G L G L V L L F Y M L R
HMPREF9374_3484_Dsp._333373839 21 E A H P E L L R WG R K A Y I L L A WV L M P L A V L A WI F @@1 P Q A R Q A M V Q F L WS Y Y L L WQ F WF L A - - - R S K T M T - WT G T A R F F A V G A WL I A P L S A L I I Y F T H G L F A E @@5 R A D WS S E V L G P F V E E T V K L F P F F L L F L WT R
Tfu_2607_Tfus_72163006 188 A L R D R S P R S V A R A R A V R G A WG WI A L L L L A L A @@4 P A I P T A L T A V A L T V WL L A Q L A WL A - - - R S R T L S - F A A L L R L T V L G A L A L G P I A F L E L A V A A L L R L D @@1 F D P L A S V A V A V P V E E V A K F L P F L V F WL V A R
HMPREF9397_0172_Ssan_328946649 6 I L F I Y F F L V I L G L G V V T E P Y I S Y S L S G T D Y G @@@I V G V A S L L E I F Y I V P V F L L L F L L A - - - K K WQ T P - L A A I L L A L I G G L F L S K F L S S T A D R G L T Y L L E S @@7 V N I I Q D S V V A P P I E E P A K L L A V V F A Y Y F V P
MSMEG_3893_Msme_118472502 22 - - A V F WV F V I A L A A G A F A L L N Q E G S A I H E T L @@1 A N L A L A P F WV A F V A F M V WL L L R F D P - F R A M R P Y - P Q V L V A G A V L G A T V A V P M A I T G N T S L E A L WG L @@6 V A N WG P S L C A P I I E E A S K L M C A L V L L V L C A
HMPREF0281_00423_Camm_296117919 1 - M R T E L Y N R V V L A V L A L G A L V S T V I T V N S H M @@2 - S T A I I F L G I V F P L A L L G I A V L F F R T H P G R P Q Q - R WWL I S A F V I G M L C F G P A V E L N S T M S E M V Q K L @@4 D S I L D S V L Y S P M P E E T I K G I A I A L L V A G F I
CORTU0001_1370_Ctub_255324948 1 - - - M K N L Y WL S I A F G L V V S G F F F V D R R F T E V @@@- - - G L I G A L I C V G L T L G L G F L WF R - - - - - - - - - - P R P M WQ G I L WG A L A Q P V V V S L N D Q M V G I S - - - @@4 L A H L D A A L Y S P L P E E T I K L L G V V I I I A A F G
_Cgen_300781369 1 - - M T D K M N L I L R I A G I L I L L A S A V WS V I Y F S @@4 N A T I A A M S A L L A A L WL L L A WL L L R N H P G R P V H S S P A F I F A G F V S G M A L C A P S V T T N E S I I A F K - - - @@4 L G S L G F A L L S P T A E E L F K F A T V F I L S T M I F
HMPREF0972_02036_Asp._269219384 61 T P G S L V F A I C I I V L A V V A I I V S F E L I N D M I E @18 S I L K L T I V A L I P L L V I I A L V R WI D - - - R WE P E P - I L F Y V L S L G WG A G V S V Y L A F E G N K WWG N E M K K @27 Y D I L R T A V G A G V I E E G A K G L G L L L M F I F L K
sce5075_Scel_162453351 150 D R R L R I A G L WL WA I G L I A G A V L N V L F T L L G V @@9 A M L V G A L F A F P P L V L Y L F V P M I I D - - - R Y D P E P - WWC L L M A F L WG A L A A T G F S I L I N T G V H I G V S S @@6 G E L V S A S V S A P F A E E L F K G L G V F G F F Y F L R
Hmuk_0552_Hmuk_257386620 33 R V A WL C Y A A L V Y S L R G F V V L A A I A I L L S Q F L @10 V L G A F T V L S A V P A L A L A A Y A WH T D - - - V T T K E P - L A L L V A T F V L G V L F A S F A G I A N S G L G P A V Q G I @@9 G T V L F Y F L V V G P V E E G V K L L S V R L V A Y R S D
Arch_0818_Ahae_297571389 11 R K H S L D F Y A Y I I G L I V F T G I A F L E V WP A L A G @@5 G A V V A G V WA L V P V I F T L L L V WI I D - - - Y WE P E P - L WL Y A L A F A WG G G V S V L V G A L I N D F A S S R L I P @11 I S R Y T A S WI A P I S E E A V K G A G I I L I Y V A F R
CLOSTASPAR_06551_Casp_225420208 60 P WL F R A I L I G G I A I S F I I F A I V Y A C I Q L F E I @@6 N L L F V I V P P I V V P F A L M V F F WE L N - - - V P R N I S - I Y Q L L G Y F M V G G M L S I L A T L I V D I V - - - - - - - @@@- A P Q G A A S L A P F S E E P G K L I V A A L L I K L F G
HMPREF9057_00892_Asp._320532150 2 L WA Y Q G WL R R H E G L A R V L L R L T R V C Q R I T F V @@9 P R L L A A L V P A A A M L G C L M V M A L L G - - - R T R T V S - WR A M S L M F S V G V P WA V V V A L L T R V V A G WA G V K @@1 S D D G A G I A L A A F I E E A G K L A P L V V A A M V A P
Rcas_1820_Rcas_156741800 23 G C L F V A G M L A L L G F A F L G H L A L WI L E P V T R - @@2 I F L T G V L I G T V A S L P L L A L L R WL D - - - R R E R E S - L WL A I G A V V WG A V I S T G L S A I F N A L G F G F I S V @13 G Q L L A A T L V A P P V E E A F K G L A I L V L F WF L R
MTES_2125_Mtes_323358573 1 - - - - - - M WF F L G G V A V WL Y L G I V V L H L L R N F @@3 P A WI F V G A A L V P A T I F WI M V H R L R - - - T T D S I T - A V N L I V A A V I G G T L A L T V A A T F D T L V G Q L P Q P @@3 D L P V V T L A L A G F V E E F C K G L L I V V V G WK L A
PVOR_07785_Pvor_315645389 301 P K K E R WM D V L L A L G G I F V V L T V L A I WL K Q P L @@1 I Y A A M I S G G L V G P V S F V A Y M R S S Q - - - L L G F K P - - I R L A S V F V A S G I I A V P I A WM L E R L WS V G S G L @@4 S E H I Q A A L M I G V I E E I A K L L V C F L F L R G R R
OSCT_1957_Otri_309791504 41 V G F WR A G V V Q I V A M G L F S A L V A F L A G F L G P L @@4 L L A V G L L L A L V P S L I WL V F F Y Q Q D - - - R L E P E P - K H R I A A V F L L A L L L A D V I G R R L L H E WF Q V R V W@@6 T S L A A A I L I V G I T WQ A I A Y L A V R L L V Y A T P
Kfla_3108_Kfla_284031040 55 Q G A G R Q P Y T Y K V A L G I A L A L T V V T A A L G A L P @@@- - V A I M V A A F A I P I V Y I L Y L Y D V N - - - L WE D E P - V P V V A A A F V L T G V L A A V F T WL WS D R L T L S T G T @10 R D L L I L L L L V P V V S E L I R Q V G P L Y L A S R P R
consensus/85% . . . . . . . . . . . . . . . h h . . . . . . . . . . . . . . @@@. . . . . . . . . h h . . h . h h h h h . . . . . . . . . . . . . . . . . h h . . h h h u . . h . . . h . . . . . . . . . . . . . . @@@. . . h . . . h . s s . . E E . h K . h s h h l h h . . . .

secondary structure
RCIX756_Umet_147920735 3 T F D G I L Y G F A V G M G F A V V E N WL Y F A A N A @1 0 WA F N I L Y R S I L C S L A H G C F T A A T G - - G A I G F L K S R R S @@4 G F A G F F L G L P I A I V M H G T F N F M @10 V G F P V P V F D P V L T L I V T G M Y I I L G A V L Q L R L G 500
VspiD_010100013080_Vspi_171912114 4 A R Q A A L T A G C V G L G F A L N E N I A Y F T D H N @@@- A Q V A M V R L L T A N V I H F S L T G I L G - - Y H L F I L V R S R F @@1 H A T N F L L A F L G V S T A H G L Y N F A @@7 WE I N I A Q I I I V A L S A R M Y F Q M L H D D N E P S A S G 488
RHOER0001_1359_Rery_229493574 5 A T D G L L L G A F I G L G F Q T S E D F L Y S I A G A @1 1 L L G S I A T R T Y S D I V S H P L F T A L F C - - A G V I Y L I G T P A @@3 R I G R G L A L I V A P I L I H G V WD S M @@9 L V F V I M I G D I V F A F T A L WI A F V WA H P R E S H F V 303
Vapar_3987_Vpar_239816957 5 Y L S V L I V G A M A G L G F Q V V E N L T Y T V N A S @1 2 L V N L L T R G L L S G L WS H A A Y T T I A S - - F G V A WF L L H P E @@5 R I A C A L L C F A L A WA M H F I WN S P @29 L F WR V A V R E N G A Y L H A L A A Y F V P E R E L I R D D E 323
M23134_01962_Mmar_124002122 5 P I D Y I L L A S V A A L G F A A T E N L L Y L A K D T @@@- A N I I H H R A F F S V V S H L F D S S V I A - - Y G L V L A R Y R L S @@3 M WL Q G L L Y WG L A A C A H G F F D F W@@7 F F F L F T F G F M V L S M A L WM S F M N N A L N I S P V F D 459
_Krac_298242689 5 V T D G F V Y G A L I G A G F A L T E N F L Y F A T N V @@4 L P Y L I V A R I V L G WL T H P T F T V C I G - - V A L G Y V R H T R V @@3 Q WL V P A G G F L L A V L L H S A Y D F V @25 L G N Y I P P F V T Q L V L L Y I L V K S L A H E A T V V R E F 541
HMPREF9374_3484_Dsp._333373839 6 L T D Y L L A G A A V G V G F D F M E E M L R R WV T A @2 5 L F P G S F E S H E A F S S G H G I WS G F V T - - L A I G L G I H L Q K @@5 A F L L P L A V F A WA V F D H G A WN A H @14 T G Q G H F F K WV F V A A F L L A I G L D Y R R L N R V G E R 316
Tfu_2607_Tfus_72163006 7 A V D Y L L A A A A C G A G F Q L A E T V A T V L S A D @1 6 P G WL E I P WA D I R F S G H A V T T G L V G - - A T L G I A V V G R R @@5 L WL L P P L A L G A A A L E H L T F N A L @16 Y G N G A A T R WL L L L F L V C G V L L D Y R M Q R L A A H T 476
HMPREF9397_0172_Ssan_328946649 3 L K S I L L L G Y A A G T G F E I Q E Q F V WI A N N V @@6 S L S Q V I S R L V P A F M S H G L Y T S L L T - - F G L A L I L H Y H K @@4 V F A Y G L F C V M L P F V L H F L WN L P @@5 WG R I I L A F E L A F S L L V L Y K A Y G L A K D I D R Q S G 270
MSMEG_3893_Msme_118472502 5 I A H A L L I G M F V G L G F D L M E D L G Y A S S S A @1 0 A G T S L L V R A F T A V P A H WS Y T S L T A - - V G A L L L L P S F A @@9 R I P V A V G L L L A G P L M H F V WD A P @@8 L T L V K L V G S L V F Y L V I V F A L L P F E R R WV - - - - 296
HMPREF0281_00423_Camm_296117919 4 P V S V G I V G A V V G F G F A G I E S A L F I N D S A @1 0 G G V L A V L R L I T G L F G H S L Y S G L V G - - F G I G L Y F Y A R H @@5 R I I S L I G M WL L S V V L H T L S N I G @@4 D G Y F WL G P I L S F L L P T I L G I I V Y R R S G K I A R T 270
CORTU0001_1370_Ctub_255324948 4 P Y Q A A A I G M A V G L G F D A M E N I P F L L S A T @1 0 A I I T G T G R I L T G A F S H A L Y T G V A A - - WG V G K L Y A G A R @@1 G Y WQ V A G F WL A G I A L H T L F N A S @@6 WP V T F F L T A L I T WT L I I WG L R F I R K Q D R K Y A A 250
_Cgen_300781369 4 P I E A V T I A I A V G F G F A A L E N A T Y I L K A A @1 0 S L M G Y A A R T V P G P WG H S L Y L G L S A - - WG L G V F L C R T D @@5 R I G Q L V I WY F L G F A I H S I F N A S @@7 V P L V A L I A V I A F T WI G G I WL Y L H T R K I G R R D I 273
HMPREF0972_02036_Asp._269219384 5 P I D G M I Y G T L I G A G F A F T E N I L Y F A T A D @1 7 L G Q T I V I R A V A S P F V H P I C T A I T G - - L L I G L A A T Q R L @@4 V L P L G L A G Y A M A A G L H A S H N F S @@9 WT R I L I Q I P V Y I S A I A M I I V V K N L Q R T T V K R G 380
sce5075_Scel_162453351 5 I V D G I I Y A T F C A L G F A A V E N V L Y Y A R A S @@6 L A G T F V L R G V F T P WL H P L F T S M T G - - I G F G L A R E S S K @@3 R A A A P I G G Y L L G V A L H A V WN F L @10 I F M P WL L L WL C F V A S F F G I I V A L V I R K G WV I R 428
Hmuk_0552_Hmuk_257386620 4 V I D G A V Y G A V A G L G F A T I E N A L Y I T Q N A @1 1 E A G S I T F L R S L A G P G H V I Y S A F A G - - Y Y L G L A K F N R E @@1 A G P I V I K G L I V A S L I H A T Y N T L @@6 V V S V L T G V S P L V A F L G F V L V Y D G V F G A L L L G K 313
Arch_0818_Ahae_297571389 5 P V D G I V Y G A L I G A G F S F T E N I L Y F V R N F @@2 L T E V F T V R F L D G P L S H D T Y S A L F G - - F F I G F A E Y S R H @@3 I V WWT I P A M L S A G T F H F I N N D A @@9 T Y K V I S N V P L A V V A S A M V I Y A R S Y E K K A V L G G 285
CLOSTASPAR_06551_Casp_225420208 8 G I T G L V I G A A V G A G F G G F E S A Q Y A Y N M V @1 7 I V M N E A L R G A F A V C G H T L F C A P Y A - - A A V A L H M N G N R @@6 Q N R D F Y L T F A A S F I A H F I WN T R @@2 S Y N A F F A M K L A L T I A I L WF S A R Y V L R K C F A Q L 330
HMPREF9057_00892_Asp._320532150 7 A V D WV L L G F A L G A G F T V A E D G A R R L I P P @3 3 Q I L D H T D A S G P M I P G H Q V WT M T L A A A I A L G I A L WR T R @@7 A WA P V P A V L T L A V S D H A A Y N A S @26 A L G Q G R S A V P V S A C L L V L C L L V D A R R R L R A G E 326
Rcas_1820_Rcas_156741800 5 V R D G I I Y G A L V G I G F N I A E Y A L Y V M Q G Y @@8 A E Q F A G R F V F L G F N G H M L WS A I C G - - A G V G F A R Q S T G @@4 T L G A P V A G Y L A A T F G H A L N N S V @30 A A A I M N V L V Q G V F Y V A L L V L L A L T S R WE R E V I 323
MTES_2125_Mtes_323358573 2 T R N G L F V G G A V G L G F A V L E T M Y Y I S S K F @@8 A A G E A A Q R G L L A P F C H V L WS A L F G - - A A L F S A A A K K G @@3 L S WL V V A T Y V G V A V L H G A WD G S @@8 G N A L V G I L A Q L V G WA L S I I A G A L I WR H V A R K E 261
PVOR_07785_Pvor_315645389 3 L M D A V V F G A A A G M G F A A I E S I L Y G Y M Y L @@7 M L A V L WV R A L L S P F G H G T WT A I A A - - A G L WY G L R G A S @11 P I L M M I S L L L L S I L L H A A WD Y P @@6 K M A G M V L V G G V G I WL L I M L I R Q G T K E E R E M H R 571
OSCT_1957_Otri_309791504 4 R M D G I V Y G T V A G L G V A T L I N L R Y V L D N G @@2 A L A P G V I N V V T L S L A Q A S F G G L M G - - Y F M A E A K F T H R @@@P A WWV P L G F A L A A G L N G L F T WL @12 Y WR S L L L G L G V A L A A F F T L V G L M R R S T E V T L R 308
Kfla_3108_Kfla_284031040 3 L M D G F T F G V V A G V G F A C F E T L V L H WG WI @1 3 WI S V V V L H G F I K P L I Y G S A T G L A V - - A E F S G L G E K Y D @@1 F T A R WV I G L L Q A I V V N A L F H G G @13 L G A I L G V L WG L L L L G A L I I R V R T V L H K G L L E A 332
consensus/85% @. . p . h h h u . h h G h G F . . . E s h . h . . . . . @@@. . . . . . . . . . . . . . s H . . h o u h . s . . h . h . b h . . . . . @@@. . . . . h . . h . . s . . . H . . a s . . @@@. . . . h . . . . . . h . h . . h . . . . . . . . . . . . . . .

** *

A

E

EE

K

E H

S/T

H

N C

C
AoriK_010100007949_Aori_325067738

REase-5PrsW peptidase

Celf_3016_Cfim_332671512

REase-2PrsW peptidase

HMPREF9057_00892_Asp._320532150

DeaminasePrsW peptidase

HMPREF9412_2560_Psp._329924490

REase-3PrsW peptidase

HMPREF9057_01115_Asp._320532405

PrsW peptidase REase-6

PH0065_Phor_14590019

DUF2324
peptidase

PrsW peptidase

AFUA_7G00540_Afum_146324562

Cerato-
platanin

PrsW peptidase

StrviDRAFT_3344_Svio_307326465

RHS RHS RHSRHS RHS RHSRHSPrsW peptidase RHSRHS RHS Ntox9

HMPREF0494_0805_Lant_259502509

DZR PrsW peptidase

PVOR_07785_Pvor_315645389

cNMP
_binding

cNMP
_binding DZRPrsW peptidase

STH621_Sthe_51891759

DZRPrsW peptidase

Sked_07980_Sked_269794129

DUF
2510 PrsW peptidase

Kfla_3108_Kfla_284031040

UPF
0547 PrsW peptidase

MCP_0186_Mpal_282162856

MSP PrsW peptidase

Cyan7822_1173_Csp._307151071

DZR FHA PrsW peptidase

PCC7424_0829_Csp._218437824

FHA PrsW peptidase

CLOSTASPAR_06551_Casp_225420208

FHAPrsW peptidase

TLIC20173_Lint_45655755

PilZPrsW peptidase
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